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Резюме
Цель: оценить распространенность генетических 
вариантов и особенности молекулярной эпидемиологии 
вируса гепатита В (ВГВ) у жителей Якутии с диагнозом 
«Хронический вирусный гепатит В (ХВГВ)».
Материалы и методы: обследовано 35 пациентов с 
хроническим вирусным гепатитом В из городских и сель-
ских районов республики Саха, при этом большую часть 
группы составили представители автохтонного насе-
ления. В настоящем исследовании мы применили гено-
типирование на основе прямого секвенирования Pre-S1/
Pre-S2/S области ДНК ВГВ. 
Результаты: на основании филогенетического ана-
лиза изолятов показано, что среди обследованных 
больных ХВГВ выявлен только генотип D, являющийся 
наиболее распространенным генотипом ВГВ в РФ. При 
этом показано преобладание ВГВ субтипа D2 (85,8%) по 
сравнению с ВГВ субтипа D3 (14,2%). 
Заключение: выявленные нами четко кластеризу-
ющиеся группы изолятов ВГВ и тесные связи внутри 
групп говорят о существовании как минимум четырех 
постоянных источников инфицирования, действующих 
на протяжении нескольких лет и десятилетий. Систе-
матическое применение комплекса молекулярных, виру-
сологических, эпидемиологических методов и молекуляр-
ной филогенетики дает дополнительную клиническую 
информацию, способствует углублению понимания 
особенностей эпидемического процесса по ВГВ, а так-
же совершенствованию системы эпидемиологического 
надзора. 
Ключевые слова: гепатит B, генотипирование, сек-
венирование, генотип, субтип, молекулярная эпидемио-
логия, филогения, Республика Саха (Якутия).
Abstract
Objective: To estimate the prevalence of genetic variants 
and features of the molecular epidemiology of HBV in Yaku-
tia residents suffering from HBV.
Materials and methods: The study involved 35 patients 
with chronic hepatitis B from urban and rural areas of Yaku-
tia while most of the group were representatives of the au-
tochthonous population. In the present study we used geno-
typing by direct sequencing of the Pre-S1 / Pre-S2 / S region 
of HBV DNA.
Results: Based on the phylogenetic analysis of the isolates 
showed that among patients examined HBV identified only D 
genotype, which is the most common genotype of HBV in the 
Russian Federation. It is shown prevalence of HBV subtype 
D2 (85,8%) compared to the HBV subtype D3 (14,2%). 
Conclusion: We identified clearly clustered group of HBV 
isolates and close ties within the group, which suggests the 
existence of at least four permanent sources of infection, act-
ing for a few years and decades. The systematic application 
of complex molecular, virological, epidemiological methods 
and molecular phylogenetics could contribute to the current 
understanding of the epidemiology of HBV and improve the 
quality of the traditional methods of supervision in Russia.
Key words: hepatitis B, genotyping, sequencing, geno-
type, subtype, molecular epidemiology, phylogeny, Republic 
Sakha, Yakutia.
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Введение
Инфицирование вирусом гепатита В (ВГВ) 
остается серьезной проблемой всемирного здра-
воохранения. ВГВ является одним из наиболее 
распространенных гепатотропных вирусов, вызы-
вающих хронические заболевания печени. Хотя 
введение в клиническую практику в промышлен-
но развитых странах эффективной вакцины зна-
чительно снизило распространенность вируса и, 
соответственно, его влияние на здоровье и эконо-
мику, по оценкам ВОЗ, число контактировавших 
с ВГВ в мире составляет почти 2 млрд человек. 
Хронический вирусный гепатит В (ХВГВ) обнару-
жен более чем у 240 млн из них [1]. ХВГВ является 
одной из причин тяжелых заболеваний печени, к 
которым относятся цирроз и гепатоцеллюлярная 
карцинома. Каждый год в мире от заболеваний пе-
чени, вызванных ВГВ, умирают более 650 000 че-
ловек [2]. ВГВ широко распространен и является 
эндемичным для многих территорий. Различные 
регионы мира демонстрируют высокую распро-
страненность ВГВ (>8%) в странах Африки и Азии 
и низкую распространенность (<2%) в странах Ев-
ропы и Северной Америки. 
К наиболее частым путям заражения ВГВ от-
носятся: передача при половом контакте, перина-
тальная, антенатальная и постнатальная передача 
от матери ребенку, заражение при переливании 
крови и случайное инфицирование в медицин-
ских учреждениях, распространение среди поль-
зователей инъекционных наркотиков. В Азии и 
большинстве стран Африки, эндемичных по ВГВ, 
заражение происходит преимущественно в пери-
натальном периоде или в детстве [3]. 
Клинические проявления ХВГВ многообразны 
и зависят в основном от биологических свойств 
вируса и его взаимодействия с иммунной систе-
мой хозяина. Однако длительность заболевания, 
уровень вирусной нагрузки и его изменения с те-
чением времени, мутации вируса, экологические 
и генетические факторы, этническая принадлеж-
ность и пол пациента могут влиять на течение за-
болевания. 
На основании филогенетического анализа ВГВ 
подразделяют на десять генотипов, распростра-
ненных в различных географических регионах 
мира. Генотипы ВГВ отличаются друг от друга по 
составу нуклеотидных последовательностей более 
чем на 8% и подразделяются на 34 субтипа, для ко-
торых показано расхождение полных нуклеотид-
ных последовательностей в 4–7,5% [4].
Показано, что генотип ВГВ не только является 
предиктором клинического исхода инфекции, но 
и связан с ответом на терапию. Так, например, ге-
нотипы А и В более чувствительны к лечению ин-
терфероном, чем генотипы D и C. Генотип D ассо-
циирован с HBeAg отрицательным ХВГВ, а также 
с высокими темпами развития цирроза. Другим 
фактором, значимым для развития заболевания, 
вирусного ответа на терапию, влияющим на дли-
тельность лечения, является вирусная нагрузка. 
Показано, что высокая вирусная нагрузка являет-
ся основным фактором риска для развития гепато-
целлюлярной карциномы и допускает более высо-
кую вероятность рецидива гепатита после транс-
плантации печени [5].
Определение генотипов и субтипов ВГВ важно 
для лучшего понимания особенностей заболева-
ния, а также предоставляет дополнительную ин-
формацию для принятия решения о выборе такти-
ки противовирусной терапии.
Известно, что на большинстве территорий быв-
шего СССР и в странах Балтийского региона пре-
обладает ВГВ субтипа D2, также выявлен субтип 
А2 и в единичных случаях D3 [6]. Анализ генотипов 
ВГВ в Таджикистане также показал преобладание 
генотипа D (94,1%) по сравнению с генотипом А 
(5,8%) [7]. ВГB генотипа D также преобладал в Уз-
бекистане (87%), генотип А встречался в Узбеки-
стане с частотой 13% [8]. 
Несмотря на наличие целого ряда работ, посвя-
щенных генотипированию ВГВ на различных тер-
риториях России и сопредельных государств, до 
сих пор нет полного генотипического картирова-
ния изолятов ВГВ, выделяемых на территории СНГ 
и стран бывшего СССР. Так, было показано, что в 
Северо-Западном регионе РФ преобладает генотип 
D, в то время как генотип А встречается с частотой 
4–17% (Санкт-Петербург) и 20% (Петрозаводск), 
что, тем не менее, превышает частоту встречаемо-
сти данного генотипа в Западной Сибири и предпо-
ложительно является следствием географической 
близости и исторических связей региона с прибал-
тийскими странами, для которых показано широ-
кое распространение ВГВ генотипа А [9, 10].
Как было отмечено выше, данные о распределе-
нии генотипов ВГB для некоторых субъектов Рос-
сийской Федерации весьма ограничены, особенно 
это касается сельских регионов, Северной Сиби-
ри, Дальнего Востока, полярных регионов. Одним 
из таких регионов с высокой распространенно-
стью гепатита В является Якутия. 
В настоящее время для определения генотипа 
ВГВ используются: серотипирование ВГВ, типо-
специфическая ПЦР, гибридизация продуктов 
амплификации с адсорбированными геноспе-
цифическими зондами (INNO-LIPA), ПДРФ-
генотипирование и др. 
Прямое секвенирование нуклеотидной после-
довательности является стандартом классифика-
ции ВГВ генотипов и субгенотипов, при этом для 
анализа используется либо полный геном вируса, 
либо область S-гена [11]. 
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В настоящем исследовании мы применили ге-
нотипирование на основе прямого секвенирова-
ния Pre-S1/Pre-S2/S области ДНК ВГВ. 
Цель исследования – оценить распространен-
ность генетических вариантов и особенности мо-
лекулярной эпидемиологии ВГВ у жителей Якутии 
с диагнозом ХВГВ.
Материалы и методы
Исследование было одобрено комитетом по 
этике Научно-исследовательского института эпи-
демиологии и микробиологии имени Пастера 
(Санкт-Петербург). Все пациенты дали письмен-
ное информированное согласие на участие в ис-
следовании.
Материалом исследования служила плазма кро-
ви 35 пациентов с ХВГВ из разных регионов Респу-
блики Саха (Якутия). Все пациенты соответствуют 
следующим критериям: наличие HBsAg, HBcorIgG, 
определяемый уровень ДНК ВГВ методом количе-
ственной ПЦР (>500 МЕ/мл) на протяжении по 
крайней мере 6 месяцев перед забором материала, 
отсутствие ВИЧ и/или ВГС-коинфекции, возраст 
при регистрации ХВГВ старше 18 лет. Исследуемая 
группа включала 15 мужчин и 20 женщин в возрас-
те от 18 до 60 лет. Представлены национальности: 
13 европеоидов и 22 представителя автохтонного 
населения (19 саха, 3 эвенка).
Образцы были получены из 12 различных горо-
дов и сельских районов республики (Нюрбинский, 
Ленский, Таттинский, Чурапчинский, Булунский, 
Хангаласский, Амгинский, Вилюйский регионы; 
г. Якутск, г. Жатай, г. Мирный, г. Нерюнгри). 
Выделение ДНК ВГВ, амплификацию, секве-
нирующую реакцию, очищение полученных про-
дуктов и оценку качества матрицы в общем виде 
проводили согласно ранее упоминавшимся мето-
дам [12]. В работе были использованы перекрыва-
ющиеся пары праймеров, совместно фланкирую-
щие регион протяженностью 1475 пар оснований 
(п.о.), включающий рекомендованную для геноти-
пирования ВГВ область Pre-S1/Pre-S2/S протяжен-
ностью 1169 п.о. с 2848-3182 . . . 1-835 нт., согласно 
представленному в международной базе данных 
GenBank изоляту Mart-B47 (HE974377.1) [13].
Первичный анализ полученных фрагментов 
проводили с помощью программы NCBI Blast в 
сравнении с нуклеотидными последовательностя-
ми, представленными в международной базе дан-
ных GenBank. Выравнивание нуклеотидных по-
следовательностей проводили в программе MEGA 
версия 5.0, используя алгоритм ClustalW [14]. Для 
построения филогенетических деревьев использо-
вали метод UPGMA, bootstrap N=500 [15]. 
Результаты и обсуждение
Для всех 35 образцов была получена нуклеотид-
ная последовательность Pre-S1/Pre-S2/S региона, 
пригодная для дальнейшего анализа.
Полученные фрагменты проанализирова-
ны, все 35 нуклеотидных последовательностей 
депонированы в международную базу данных 
GenBank под номерами: KM212957.1, KP143742.1 – 
KP143744.1, KP165597.1 – KP165605.1, KP184495.1 – 
KP184499.1, KP202936.1 – KP202945.1, P230541.1.
Для всех образцов были определены генотип и 
субтип. На основании филогенетического анализа 
изолятов показано, что среди обследованных боль-
ных ХВГВ выявлен только генотип D, являющийся 
наиболее распространенным генотипом ВГВ в РФ. 
При этом показано преобладание ВГВ субтипа D2 
(85,8%) по сравнению с ВГВ субтипа D3 (14,2%). По-
казано, что половая принадлежность не является 
значимым фактором для распределения генотипов 
ВГВ в Якутии.
Распределение генотипов ВГВ в географиче-
ских регионах Республики Саха (Якутия), а также 
по половому и национальному признакам в нашем 
исследовании представлено на рисунке 1. 
Ранее было показано, что частота встречаемо-
сти ВГВ генотипа D в России может достигать 93% 
[16, 17], однако эти данные и полученные нами 
результаты отличаются от выявленной в Якутии 
высокой частоты встречаемости трех генотипов 
ВГВ (D – 42,4%, А – 25,4% и С – 25,4%) по дан-
ным других исследовательских групп [10, 18, 19, 
20]. Тем не менее, при анализе распространенно-
сти гепатита В среди коренного населения Якутии 
был выявлен только ВГВ генотипа D [21]. Также 
почти 100% преобладание ВГВ генотипа D было по-
казано среди коренного населения Сибири [22]. 
Следует отметить, что эти исследования проводи-
ли преимущественно с использованием методов 
серотипирования ВГВ или с применением метода 
ПЦР-ПДРФ с типоспецифическими праймерами. 
Возможной причиной противоречия полученных 
нами данных с результатами иных исследований 
является то, что ранее опубликованные данные о 
распространенности в Якутии трех генотипов ВГВ 
были получены в результате обследования паци-
ентов преимущественно некоренного населения, 
в то время как исследуемая нами группа представ-
лена пациентами из городских и сельских районов 
Республики Саха (Якутии), охватывающих значи-
тельную часть территории субъекта РФ, при этом 
большую часть группы составляют представители 
автохтонного населения. 
Обнаружение ВГВ преимущественно субтипа 
D2 коррелирует с данными о высокой распростра-
ненности генотипа D субтипа D2 по всей терри-
Оригинальное исследование
Том 8, № 1, 2016           ЖУРНАЛ ИНФЕКТОЛОГИИ60
тории России. При анализе последовательностей 
группы изолятов субтипа D2 процент идентич-
ности нуклеотидов был высоким и составил 99 ± 
0,2%, что совпадает с данными других авторов [6]. 
Несмотря на широкий временной спектр даты по-
становки диагноза ХВГВ (1994–2012 гг.), мы об-
наружили низкую степень гетерогенности про-
анализированных штаммов ВГВ. Анализ данных о 
времени постановки диагноза ХВГВ показал, что 
целый ряд представленных изолятов ВГВ циркули-
руют в различных районах Якутии на протяжении 
нескольких десятилетий. 
Несмотря на высокую идентичность нуклеотид-
ной последовательности, общая группа изолятов 
подразделяется на кластеры, в пределах которых 
идентичность нуклеотидной последовательности 
составляет 100% (рис. 2).
Рис. 1. Дендрограмма, характеризующая филогенетические отношения изолятов ВГВ,  
выделенных от пациентов с ХВГВ из разных регионов Республики Саха (Якутия)
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Наиболее крупный кластер состоит из 9 изоля-
тов, также отмечены кластеры, включающие 5, 3, 
2 изолята.
Ранее была показана возможность подобного 
сходства и даже идентичности нуклеотидных по-
следовательностей для фрагмента Pre-S1/Pre-S2/S 
с образованием тесных кластеров с многочислен-
ными изолятами, выделенными в разные годы в 
географически отдаленных регионах [23]. Секве-
нирование полного генома таких изолятов виру-
са в большинстве случаев позволяло отделить их 
друг от друга с целью повышения разрешающей 
способности филогенетического анализа, способ-
ствуя выявлению эпидемических связей между па-
циентами из географически отдаленных регионов. 
Тем не менее, выявление почти идентичных изо-
лятов в пределах субтипа D2 у больных из разных 
географических регионов может свидетельство-
вать о поздних эпидемиологических связях [24], а 
также подразумевать общее происхождение изо-
лятов, в связи с чем мы сочли необходимым про-
анализировать отдельные кластеры.
Для этого проводили ПЦР с дополнительными 
парами праймеров и получали фрагмент общей 
протяженностью 2274 п.о. (по сравнению с ранее 
полученными фрагментами протяженностью 1475 
п.о.), включающий Pre-S1/Pre-S2/S регион и реги-
он Core-гена.
Кластер № 1 включал в себя изоляты 477, 581, 
744, 769, 783. В связи с отсутствием достаточного 
количества образца изолята 581 нам не удалось 
провести его более полный анализ. При анализе 
нуклеотидных последовательностей фрагмента 
процент нуклеотидной идентичности составил 
98%. Следует отметить, что пациенты 744, 769, 783 
проживали в Нерюнгринском районе, ВГВ был выяв-
лен у всех примерно в одно и то же время (2000 г.), в 
возрасте до 30 лет. Нерюнгринский район являет-
ся неблагополучной территорией по потреблению 
инъекционных наркотиков. Так, для пациента 744 
достоверно установлено регулярное внутривенное 
употребление наркотических веществ, поэтому не 
исключена возможность подобной наркотической 
приверженности у пациентов 769 и 783, что, в свою 
очередь, позволяет предположить парентеральное 
инфицирование. 
Кластер № 2 включал в себя изоляты 405, 408, 
495. При анализе нуклеотидных последовательно-
стей фрагмента процент нуклеотидной идентич-
ности составил 99%. Однако несколько большее 
сходство изолятов 405 и 408, а также наличие в 
эпиданамнезе у пациентки 405 родной сестры с 
диагнозом ХВГВ+Д+С позволяют предположить 
происхождение первичного инфицирования из 
Ленского района, где проживают оба пациента.
Кластер № 3 включал в себя изоляты 176, 244, 
265, 270, 775. При анализе последовательности бо-
лее длинного фрагмента процент нуклеотидной 
идентичности составил 98%. Только для двух изо-
лятов (176 и 244) процент нуклеотидной идентич-
ности остался равным 100%. При этом пациенты 
176 и 244 проживают в одном географическом ре-
гионе и принадлежат к одной национальности, что 
не исключает единый источник инфицирования.
Наиболее обширный кластер № 4 включал в 
себя изоляты 541, 546, 558, 562, 564, 569, 584, 591, 
785, из которых нам удалось провести углублен-
ный анализ для изолятов 541, 546, 558, 562, 569, 591, 
785. При анализе нуклеотидных последовательно-
стей фрагмента других изолятов данной группы 
показано разделение кластера на две подгруппы, 
при этом процент нуклеотидной идентичности 
между подгруппами составил 96%, в пределах под-
групп 99–100%.
Данная ситуация, по всей видимости, представ-
ляет собой случай семейного ВГВ с возможной 
вертикальной передачей (рис. 3). 
Рис. 2. Дендрограмма, характеризующая 
филогенетические отношения изолятов ВГВ субтипа 
D2, выделенных от пациентов с ХВГВ из разных 
регионов Якутии, в сравнении с представленными 
в международной базе данных GenBank 
последовательностями максимально идентичных 
штаммов ВГВ из других регионов России и зарубежных 
стран
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Пациентка 591 является матерью пациентки 
562 и бабушкой пациента 558, проживающих в 
Вилюйском районе. При этом пациент 546, прожи-
вающий в Таттинском районе (в эпиданамнезе се-
стра и мать с ХВГВ), является отцом пациента 558. 
В эпиданамнезе пациентки 541, проживающей в 
Таттинском районе, описана мать с ХВГВ. Пациен-
ты 564, 569 и 584 проживают в Вилюйском районе 
и, как и все перечисленные выше, являются пред-
ставителями национальности саха. Высокая иден-
тичность нуклеотидных последовательностей ВГВ 
данных изолятов позволяет предположить верти-
кальный путь распространения вируса в группе. 
Однако дендрограмма, построенная на основании 
метода минимальных эволюционных отличий до-
пускает независимое происхождение ВГВ у паци-
ентки 562 и пациентки 591 (рис. 4). 
социальных факторов, а не биологических особен-
ностей возбудителя. 
В отличие от субтипа D2, широко распростра-
ненного в Российской Федерации, субтип D3 ВГВ 
встречается относительно редко, но он характерен 
для Северной Африки, Средиземноморья и Се-
верной Америки. В нашем исследовании субтип 
D3 был выявлен у 14,2% пациентов. При анализе 
последовательностей изолятов субтипа D3 про-
цент идентичности нуклеотидов составил 99%, при 
этом выявлен кластер, включающий образцы 10, 
48 и 195, в пределах которого идентичность нукле-
отидной последовательности составляет 100%, а 
также близкий к ним образец 2. Следует отметить, 
что ВГВ у пациентов 48 и 27 впервые был выявлен 
в 1984 и 1985 гг. соответственно, в то время как у 
пациентов 2, 10 и 195 ВГВ был выявлен в 2005, 2009 
и 2011 гг. Таким образом, высока вероятность про-
исхождения изолятов 2, 10 и 195 от общего источ-
ника с пациентом 48. Поскольку ВГВ субтипа D3 
ассоциирован с парентеральным инфицировани-
ем, особенно среди наркоманов, нельзя исключать 
этот путь передачи [26]. Однако близкое сходство 
ВГВ субтипа D3 может также объясняться срав-
нительно недавним происхождением – согласно 
литературным данным, предполагаемый возраст 
существования субтипа D3 около 30–50 лет. При 
этом рассматривают возможность эпидемической 
дихотимии D2/D3 как следствие двух основных 
путей передачи – половой в неэндемичных регио-
нах и парентеральный (инъекционные наркотики 
и передача внутри семьи) в высокоэндемичных ре-
гионах [23], что мы, по всей видимости, наблюдаем 
в Якутии.
Следует отметить клиническую и диагности-
ческую значимость глубокого типирования ВГВ, 
в особенности относительно широко распростра-
ненного на территории бывшего СССР генотипа D. 
В мире наблюдается тенденция к смещению рас-
пространенности тех или иных генотипов ВГВ в 
различных регионах и выявлению редких субти-
пов в нехарактерных для них географических аре-
алах. Вероятнее всего, основной причиной этого 
является активный миграционный поток из стран 
Азии через Европу [27]. Хотя в России циркули-
рует преимущественно субтип D2, велика вероят-
ность завоза субтипа D1 из стран Средней Азии. 
При этом для ВГВ субтипа D1 показана высокая 
частота мутаций в промоторе гена Core, ассоции-
рованных с развитием гепатоцеллюлярной карци-
номы [28]. В то же время двойная мутация, приво-
дящая к уменьшению или предотвращению син-
теза HBeAg значительно чаще встречается у ВГВ 
субтипа D1 (33,3%), чем у субтипа D2 (8,3%) [29].
Обращает на себя внимание значительное отли-
чие нуклеотидных последовательностей выявлен-
ных нами изолятов из Якутии от представленных в 
Рис. 3. Характеристика семейных связей некоторых 
пациентов кластера №4: ● – ХВГВ, □ – вирусный 
статус неизвестен
Рис. 4. Дендрограмма, характеризующая 
филогенетические отношения изолятов ВГВ субтипа 
D2 в кластере № 4 на основании Minimum Evolution 
method (bootstrap 500) 
Ранее было показано, что высокий уровень ин-
фицированности в регионе, а также высокая ча-
стота хронизации ВГВ связаны с вертикальным 
путем передачи инфекции [25]. Мы предполага-
ем возможное общее первичное инфицирование 
матриархов данных семей, а вероятно, и других 
семей региона, связанное с национальными куль-
турными традициями и/или недостаточной обес-
печенностью медицинской помощью региона в 
середине ХХ в. Таким образом, отмеченная значи-
мость национального фактора для распределения 
ВГВ в Якутии является следствием культурных и 
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международной базе данных изолятов, выделенных 
из относительно географически близких к Якутии ре-
гионов – Красноярского края и Ханты-Мансийско-
го автономного округа. Высокое сходство якутских 
изолятов с изолятом из Франции обусловлено, ско-
рее всего, сравнительно низким уровнем представ-
ленности в международной базе данных Genbank 
штаммов, изолированных на территории РФ в целом 
и в отдаленных регионах в частности. Так, например, 
в международной базе данных Genbank, по состоя-
нию на октябрь 2015 г., депонированы более 90 000 
последовательностей (или фрагментов последова-
тельностей) ВГВ, из них 26 840 из Китая, 2170 из Ита-
лии, более 5000 из Великобритании, 838 из Грузии 
и т. д., в то время как со всей России, несмотря на об-
ширность территорий и количество проживающих, 
представлены только 525 нуклеотидных последова-
тельностей ВГВ. Данное обстоятельство становится 
серьезной проблемой для оценки распространенно-
сти генотипов гепатита В и анализа эпидемиологиче-
ской ситуации в России, странах бывшего Советско-
го Союза и географически близких регионах.
Выявленные нами четко кластеризующиеся 
группы изолятов ВГВ и тесные связи внутри групп 
говорят о существовании как минимум четырех по-
стоянных источников инфицирования, действую-
щих на протяжении нескольких лет и десятилетий, 
что свидетельствует о недостаточном контроле за 
эпидситуацией в регионе. Дальнейшие молекуляр-
ные эпидемиологические исследования необходи-
мы, чтобы доказать или опровергнуть это утверж-
дение. Масштабное скринирование ВГВ в Россий-
ской Федерации в целом и в отдаленных регионах 
позволило бы оценить пути распространения и вре-
мя эволюционного разделения изолятов вируса.
Заключение
Распределение генотипов ВГВ в крупных горо-
дах, таких как Москва, Санкт-Петербург и Ново-
сибирск, может существенно отличаться от рас-
пределения генотипов гепатита В в различных ре-
гионах РФ. Cтановятся очевидными причины, по 
которым необходимо масштабное скринирование 
изолятов ВГВ, выделяемых на территории Россий-
ской Федерации, с использованием метода прямо-
го секвенирования нуклеотидных последователь-
ностей. Для оценки распространенности вируса и 
установления путей передачи инфекции необхо-
дим филогенетический анализ на основании глу-
бокого типирования изолятов с использованием 
прямого секвенирования.
Систематическое применение комплекса моле-
кулярных, вирусологических, эпидемиологических 
методов и молекулярной филогенетики может спо-
собствовать как пониманию текущей эпидемиоло-
гической ситуации по ВГВ, так и повышению каче-
ства традиционных методов надзора в России. 
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